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Supplementary Figure 1. Sequence alignment of histone deacetylase domain from human and 
C. albicans HDACs. 

Histone deacetylase domains were aligned with NPS@ (Combet et al., 2000) and represented with 
ESPript 3.0 (Robert and Gouet, 2014). Secondary structure was obtained from HDAC8 (PDB 1T69). 
Sirtuins were omitted for clarity reasons. Key amino acids of the enzymatic pocket are pointed by a 
green arrow and obtained from (Lombardi et al., 2011). 

 

  

Key residue of HDAC enzymatic sites

                     1        1 0         2 0          3 0         4 0         5 0                     

Ca_Rpd31_HDA                                 H    P  R I         N   L   K  E  I          E L    H  D E Y I                       . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T G  C M K  H   R M A H S L I M  Y E  Y K  M  .  Y R A Q P A T N L   T Q F  T     D F I D . . . . . . . . . . . . . . . . R V

Ca_Rpd32_HDA                                 H P   P  R I         N  G L   K  E  I         Q E M    H  D E Y I                       . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G A G   M K  H   R M A H S L I M  Y   Y K  M  .  Y R A K P A T K    C Q F  T     D F I S . . . . . . . . . . . . . . . . R V

Ca_Hos1_HDA                                   P     R             L     D            D L    H  D E F V                       . . . . . . . . . . . . . . . . . . K I V D L L  S N K G  Q S L V L G L I E A Y K  I D L C  G T I D I Y P A Q T K   T T Y  D     K H L M G P R T F L D K N F N K I D K A E T

Ca_Hos2_HDA                                  H P   P  R             L   K  D           D E L    H S E D Y I                       . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G A L   M K  F  L M L T D H L V I S Y K  Y E  M  . L Y T P R R A T K    L E F       D F L Q . . . . . . . . . . . . . . . . S I

Ca_Hda1_HDA                                        E  G        I         E E     H S E D                         . . . . . R I Y K K L V E A G I V L D P S . . . . . . . . . . . . . L A G I N  I  . . P F M L K  P I R E A T S .   I L Q V     H L K F I Q S T . . . . . . . . . . . . . E D M

Ca_Set3_HDA           . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

Hs_Hdac1_HDA                                 H P   P  R I       L  N  G L   K  E  I         E E M    H S D D Y I                       . . . . R K V C Y Y Y D G D V G N Y Y Y G Q G   M K  H   R M T H N L  L  Y   Y R  M  .  Y R P H K A N A    T K Y       K F L R . . . . . . . . . . . . . . . . S I

Hs_Hdac2_HDA                                 H P   P  R I       L  N  G L   K  E  I         E E M    H S D E Y I                       . . . K K K V C Y Y Y D G D I G N Y Y Y G Q G   M K  H   R M T H N L  L  Y   Y R  M  .  Y R P H K A T A    T K Y       K F L R . . . . . . . . . . . . . . . . S I

Hs_Hdac3_HDA                                 H P   P  R            G L   K    V          D M    H S E D Y I                       . . . . K T V A Y F Y D P D V G N F H Y G A G   M K  H  L A L T H S L V L H Y   Y K  M I .  F K P Y Q A S Q H   C R F       D F L Q . . . . . . . . . . . . . . . . R V

Hs_Hdac4_HDA                                 H P     R I       L  E  G L   K  E  I         E E L    H S E                          . . . G L V Y D T L M L K H Q C T C G S S S S   E H A G   Q S I W S R  Q  T   R G  C  C  R G R K A T L .    Q T V    A H T L L Y G T N P . . . . . . . . . L N R Q K L

Hs_Hdac5_HDA                                 H P     R I       L  E  G L   K  E  I         D E     H S E                          . . . G V V Y D T F M L K H Q C M C G N T H V   E H A G   Q S I W S R  Q  T   L S  C  R  R G R K A T L .   I Q T V    Y H T L L Y G T S P . . . . . . . . . L N R Q K L

Hs_Hdac6_HDA1                                 P   P  R        L  Q  G L                E E L    H S  E Y I                       . . . G L V L D E Q L N E F H C L W D D S . . F  E G  E  L H A I K E Q  I  E   L D R C V S F Q A R F A E K .    M L V   L    D L M E T T . . . . . . . . . . . . . Q Y M

Hs_Hdac6_HDA2                                H P   P  R I       L  E  G L                 E L    H S  E Y V                       . . . G L V Y D Q N M M N H C N L W D S H . .   E V  Q   L R I M C R  E  L   A G R C L T L T P R P A T E . A   L T C   A    G H L R A T . . . . . . . . . . . . . E K M

Hs_Hdac7_HDA                                 H P     R I       L  E  G L     E           E E L    H S E   V                       F T T G L I Y D S V M L K H Q C S C G D N S R   E H A G   Q S I W S R  Q  R   R S Q C  C L R G R K A S L .    Q S V    R H  L L Y G T N P . . . . . . . . . L S R L K L

Hs_Hdac8_HDA                                     P  R             L       I         E E M    H  D  Y                        . . . . L V P V Y I Y S P E Y . . V S M C D S L A K I  K  A S M V H S L I E A Y A  H K Q M R .  V K P K V A S M    A T F  T  A  L Q H L Q . . . . . . . . . . . . . . . . K V

Hs_Hdac9_HDA                                 H P     R I       L  E  G L   K  E  I         E E     H S E                          S A T G I A Y D P L M L K H Q C V C G N S T T   E H A G   Q S I W S R  Q  T   L N  C  R  Q G R K A S L .   I Q L V    H H S L L Y G T N P . . . . . . . . . L D G Q K L

Hs_Hdac10_HDA                                    P  R        L  Q  G L                E E L    H S  E Y V                       M G T A L V Y H E D M T A T R L L W D D P E C E I E R  E  L T A A L D R  R  R   E Q R C L R L S A R E A S E .    G L V   P    S L V R E T . . . . . . . . . . . . . Q V L

    6 0                 7 0         8 0         9 0        1 0 0             1 1 0        1 2 0        1 3 0    

Ca_Rpd31_HDA                                                                                 G             C           N L                      D                 G    E  A      G Q         A I       H H A   S  A  G F  Y  N D I   T P D   H L F E . R . . . . . . . E Q V I F N V G  D C P V F D G L G E F C K I S C  G S M  G  A R L N R   A D . . . . . I   N Y A G  L    K K  E  S     T    V L

Ca_Rpd32_HDA                                                                                 G             C           N L                      D         F        G    E  A      G          A I       H H A   S  A  G F  Y  N D I   N P D   D L F T . K . . . . . . . E Q I K F N V G  D C P V F D G L  E Y C G I S G  G S M  G  A R L N R  K C D . . . . . I   N Y A G  L    K K  E  S     L    V L

Ca_Hos1_HDA                                                                                  G             C           N                                     L       N  A   I             A V       H H    S  A  G F  Y  N D V   D L T  I V I E E N D . . . . . . . L D E K Y G L T F D C Y P F P S L D L Y V Q  T A A S S I  A  R K  V Q Q V K E T K D Q I I   N W Y G  R   C H K  H  A     V    V L

Ca_Hos2_HDA                                                                                  G             C                                  D         Y        G    D        G          A I       H H A       G F  Y  N D I   T P E K C K T I S N D . . . . . . . T L A Q F N I G  D C P I F D G M  D Y S A I Y A  A S L  A T R K L I S  M S D . . . . . I   N W S G  L    K K F E P S     V    V L

Ca_Hda1_HDA                                                                        G             C           Q L                      D         Y     L   G    E     V   G          A I V      H H A E      G F     N V  VS R D   L K E T E T . . . . . . . . . . . . . . G  S I Y V N N D S  L S A K  S C  G T I  A C K A  I E  R V K N S . . . L    R P P  .     P N T P A    L F S   A  

Ca_Set3_HDA                                                                                  G             C                                                   G             N          I I         E       Y        I. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A L F I S S N  G G S G G G S L T I P E  T P . . . . . . .   E Y L  . . . .  I D L F K N   R D S . . .  

Hs_Hdac1_HDA                                                                                 G             C           N M                      E         F     L   G      A       Q         A V       H H A   S  A  G F  Y  N D I   R P D   S E Y S . K . . . . . . . Q M Q R F N V G  D C P V F D G L  E F C Q  S T  G S V A S  V K L N K Q  T D . . . . . I   N W A G  L    K K  E  S     V    V L

Hs_Hdac2_HDA                                                                                 G             C           N M                      E         F     L   G      A       Q         A V       H H A   S  A  G F  Y  N D I   R P D   S E Y S . K . . . . . . . Q M Q R F N V G  D C P V F D G L  E F C Q  S T  G S V A G  V K L N R Q  T D . . . . . M   N W A G  L    K K  E  S     V    V L

Hs_Hdac3_HDA                                                                                 G             C           N M                      D         F        G    Q  A                A I       H H A     A  G F  Y  N D I  IS P T   Q G F T . K . . . . . . . S L N A F N V G  D C P V F P G L  E F C S R Y T  A S L  G  T Q L N N K I C D . . . . . I   N W A G  L    K K F E  S     V    V  

Hs_Hdac4_HDA                                                                                 G             C            L                      D              L   G    E     V   G E         A V V      H H A E  S    G F  Y  N  V  VD S K K  L G S L A S . V F V R L P C G G V G V D S  T I W N E V H S A G A A R  A V  C V V  L V F K  A T   L K N G . . . F    R P P  .     E  T P M     F  S  A  

Hs_Hdac5_HDA                                                                                 G             C            L                      D              M   G    E  A   V   G E         A I I      H H A E  S  A  G F  F  N  V  ID S K K  L G P I S Q K M Y A V L P C G G I G V D S  T V W N E M H S S S A V R  A V  C L L  L  F K  A A   L K N G . . . F    R P P  .     E  T  M     F  S  A  

Hs_Hdac6_HDA1                                                                                G             C           E L                      D         Y     L   G         V    E         A I I      H H A Q  S    G Y    N  V  VN E G   R V L A D T . . . . . . . . . . . . . . Y  S V Y L H P N S  S C A C  A S  S V L R L V D A  L G A  I R N G . . . M    R P P  .     H  L M D    M F  H  A  

Hs_Hdac6_HDA2                                                                                G             C           E L                      D         F     L   G         V   G E         A V V      H H A E    A  G F  F  N  V  VK T R   H R E S S N . . . . . . . . . . . . . . F  S I Y I C P S T  A C A Q  A T  A A C R L V E A  L S   V L N G . . . A    R P P  .     Q D A  C     F  S  A  

Hs_Hdac7_HDA                                                                                 G             C            L                      D                 G    D  A   V    E         A V V      H H A D  S  A  G F  F  N  V  ID N G K  A G L L A Q R M F V M L P C G G V G V D T  T I W N E L H S S N A A R W A A  S V T  L  F K  A S R  L K N G . . . F    R P P  .     H  T  M     F  S  A  

Hs_Hdac8_HDA                                                                                 G             C                                           F        G      A      G          A I       H H A     A  G F  Y  N D    S Q E G D D D H P . . . . . . . . . D S I E Y G L G Y D C P A T E G I  D Y A A A I G  A T I T A  Q C L I D  M C K . . . . . V   N W S G  W    K K D E  S     L   A V L

Hs_Hdac9_HDA                                                                                 G             C            L                      D              M   G    E  A   V   G E         A V V      H H A E  S  A  G F  F  N  V  ID P R I  L G D D S Q K F F S S L P C G G L G V D S  T I W N E L H S S G A A R  A V  C V I  L  S K  A S   L K N G . . . F    R P P  .     E  T  M     F  S  A  

Hs_Hdac10_HDA                                                                                G             C           E L                      D         F     L   G    Q     V   G          A  V      H H  Q    A  G F    N N V  IG K E   Q A L S G Q . . . . . . . . . . . . . . F  A I Y F H P S T  H C A R  A A  A G L  L V D A  L T  A V Q N G . . . L  L  R P P  .   G  R A A  N    V F    A  

    1 4 0            1 5 0        1 6 0        1 7 0          1 8 0          1 9 0        2 0 0            2 1 0    

Ca_Rpd31_HDA                                                               P                                           L          R V L  I D  D V H H G D G V E E A F Y  N   V M   S  H  F    E F F  G    G N   D I G  G  G     I N I P   D G       D   Y  G I I E  L R Y H P . . . .    Y   T              T  D R   T C  F  K  G . .      . . T   L T    I  K  K Y H A     L R   . . . . I D  A S  K

Ca_Rpd32_HDA                                                               P                                           L          R V L  I D  D V H H G D G V E E A F Y     V M   S  H  Y    E F F  G    G E   D I G  G  G     V N V P   D G       D   Y  G I I E  L R Y H P . . . .    Y   I              T T D R   T C  F  K  G . .      . . T   L R    V  K  K Y H S     L R   . . . . I D  A T  K

Ca_Hos1_HDA                                                                P                                           L           V    D  D  H H G D G V E N A F      V    S  H R Y D    F Y  G    G                N I P    G       D     S I N I  R K N L G . . . . S  F Y L  L  L           K F S K K  A T C  I     I . G     . . T  S L K S S . . . . . R E N T Y    T E K  . . . . L N  S S M L

Ca_Hos2_HDA                                                                P                                           L          R V M  I D  D  H H G D G V Q E A F Y     V M  V S  H  Y N   E F F  G    G    E V G  G  G   Y  I N V P   D G       D   Y  S I I N  L R V H P . . . .    Y   I  L            N T D R   T   F  K   G .      . . T  S V D    I  S  K N  A     L R   . . . . I D  E S  I

Ca_Hda1_HDA                                                      P                                           M          R I   V D  D I H H G N G  Q  A F Y  D   V L  I S  H R F E    F Y  G    G D   Q V G  G  G   F  I N I P           D   Y  A A K N  L K N Y P E S V R   V I   W        T  K    N  P R   Y   L     N G K     T K Y   L N    E  P  E G  T     W R S . . . S G M H  G D  V

Ca_Set3_HDA                                                                P                                           M           V L          D    D               R F                           V  V P   N             N Q Y R  W G S P K . . . P K   K T T I P T Q Y S  E T L  I V L D S R . . F V G N E S   I R . K A C  S . . . . . . . . . . S A N C R I E T  Y   E Q  . . . . . . . . K F R F

Hs_Hdac1_HDA                                                               P                                           L          R V L  I D  D I H H G D G V E E A F Y     V M  V S  H  Y    E Y F  G    G D   D I G  G  G   Y  V N  P   D G       D   Y  A I L E  L K Y H Q . . . .    Y   I              T T D R   T   F  K  G . .      . . T   L R    A  K  K Y  A   Y  L R   . . . . I D  E S  E

Hs_Hdac2_HDA                                                               P                                           L          R V L  I D  D I H H G D G V E E A F Y     V M  V S  H  Y    E Y F  G    G D   D I G  G  G   Y  V N  P   D G       D   Y  A I L E  L K Y H Q . . . .    Y   I              T T D R   T   F  K  G . .      . . T   L R    A  K  K Y  A   F  M R   . . . . I D  E S  G

Hs_Hdac3_HDA                                                               P                                           L          R V L  I D  D I H H G D G V Q E A F Y     V M  V S  H  Y     F F  G    G D   E V G    G   Y   N V P   D G       D   Y  G I L E  L K Y H P . . . .    Y   I              L T D R   T   F  K  G N . Y     . . T   M Y    A E S  R Y  C L    L R   . . . . I D  Q S  K

Hs_Hdac4_HDA                                                               P                                           L           I L  V D  D V H H G N G  Q Q A F Y  D   V L   S  H R Y D   N F F  G    G    E V G  G  G   F  V N      G       D   Y  A A K L  Q Q R L S . . V S K   I   W        T      S  P S   Y M  L     D G      . . S  A P D    T  P  V G  N   M A F T G  L D P P M G  A E  L

Hs_Hdac5_HDA                                                               P                                           L           V L  V D  D I H H G N G  Q Q A F Y  D   V L  I S  H R Y D   N F F  G    G    E V G  G  G   Y  V N V     G       D   Y  T A K L  Q Q K L N . . V G K   I   W        T      N  P S   Y   L     N G      . . S  A P E    G  P  V G  N    A W T G  V D P P I G  V E  L

Hs_Hdac6_HDA1                                                              P                                                     R V L  V D  D V H H G Q G  Q   F   D   V L   S  H R Y E    F        N     G  G  G   Y  I N V P   Q        D   Y  A A R Y A Q Q K H R . . I R    I   W        T  F T  D Q  P S   Y F  I     Q G R  W  H L K A S  W S T T  F  Q  Q G  T     W N  . . . V G M R  A D  I

Hs_Hdac6_HDA2                                                              P                                                     R I L  V D  D V H H G N G  Q   F   D   V L  V S  H R Y D    F F      G    Q I G    G   F  V N V            D   Y  A A R H A Q T I S G H . A L    I   W        T  H M  E D  P S   Y   L     H G T    M G D E  A S S    R A A  T G  T    A W N G . . . P R M G  A D  L

Hs_Hdac7_HDA                                                               P                                           L           I L  V D  D V H H G N G  Q Q  F Y  D   V L  I S  H R  D   N F F  G    G    E V G  G  G   F  V N V     G       D   Y  A C R Q  Q Q Q S K . . A S K   I   W        T   T   Q  P S   Y   L   H  D G      . . S  A V D    A  S  E G  N    A W A G  L D P P M G  P E  L

Hs_Hdac8_HDA                                                               P                                           L          R I L  V D  D  H H G D G V E D A F      V M  V S  H  F     F F  G    G D   D V G  G  G   Y  V N V P   D G       D   Y  G I L R  R R K F E . . . .    Y   L  L           S F T S K   T   L  K  S P . G     . . T   V S    L  K  R Y  S     I Q   . . . . I Q  E K  Y

Hs_Hdac9_HDA                                                               P                                           L           I L  V D  D V H H G N G  Q Q A F Y  D   I L  I S  H R Y D   N F F  G    G    E V G  G  G   Y  I N I     G       D   Y  T A K Y  R D Q L N . . I S K   I   L        T      A  P S   Y   L     E G      . . S  A P N    T  L  E G  N    A W T G  L D P P M G  V E  L

Hs_Hdac10_HDA                                                              P                                                     R I L  V D  D V H H G Q G I Q   F   D   V L   S  H R Y E    F        D    V G  G  G   F  V N  P   Q        N   Y  A A A H A K Q K H G . . L H    V   W          Y L  E D  P S   Y F  W     H G R  W  F L R E S  A D A   R  Q  L G  T   L  W N  . . . V G M G  A D  V

    2 2 0        2 3 0        2 4 0          2 5 0        2 6 0          2 7 0        2 8 0        2 9 0            

Ca_Rpd31_HDA                                   D                                                                     F   I I   I    Y Q P   I V    G    L  G D    L G  F N L    G                       G G Y     V A                  S I  E P   T K  M E W    S A   L Q C  G  S  S   . . R   P    S M R  H A N C V N F V R S L G . . V P V M V L G G    T I R N   R T W A F E T . . . . . . . . .  

Ca_Rpd32_HDA                                   D                                                                     F   V I   I    Y Q P   I V    G    L  G D    L G  F N L    G                       G G Y  M   V A                  S V  E P   S K  I E W    S A   L Q C  G  S  S   . . R   C    S M N  H A N C I N Y V K S F N . . I P M M V V G G    T  R N   R T W A Y E . . . . . . . . . .  

Ca_Hos1_HDA                                    D                                                                        I V  P    N F  P   I V I   G    L   D        N M T   G Y                  L    G G Y      A                  W I I K E   A  L I S   G  R A    Q C  C  G  A L  . . T H K E W    I K   R D S I D W I L S H F S E I P I M  L G G    S H T E T  K C W T Y L T G S . . . . . . .  

Ca_Hos2_HDA                                    D                                                                     F   I   P     F Q P   I V    G    L   D    L G  F N L                           G G Y     V           L        R L  K S  M E  L I T K    T C   Q Q C  A  S  G Y  . . R   C    N I R A H G E C V K F I K S F G . . I P M L V V G G    T P R N  S R L W C Y E T S V  . . . . . .  

Ca_Hda1_HDA                          D                                                                     F   I I  P V   E F D P D  I I V   G      G D     G     T   G Y                      G G Y  L   I           L        Y A  N K   Q   I S      L    S S  F  A A D   . . V I  A C H V  P A   G Y M T H T L K G I A R . G K L A V I L E    N  D S  S K S A L A V A K V  . . . . . .  

Ca_Set3_HDA                                    D                                                                     F          E  Q  E                                                                            L V  T S K P I T L K S  N  D  E L R L P W E W  V D H P . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  

Hs_Hdac1_HDA                                   D                                                                     F   V    V    F Q P   V V    G    L  G D    L G  F N L T   G                   M    G G Y     V A           L       A I  K P  M S K  M E M    S A   L Q C  S  S  S   . . R   C     I K  H A K C V E F V K S F N . . L P M L  L G G    T I R N   R C W T Y E T A V A  D . . . .  

Hs_Hdac2_HDA                                   D                                                                     F   I I   V    Y Q P   V V    G    L  G D    L G  F N L T   G                   M    G G Y     V A           L       Q I  K P   S K  M E M    S A   L Q C  A  S  S   . . R   C     V K  H A K C V E V V K T F N . . L P L L  L G G    T I R N   R C W T Y E T A V A  D . . . .  

Hs_Hdac3_HDA                                   D                                                                     F   V I   V    Y Q P   I V    G    L   D    L G  F N L    G                       G G Y     V A          L        H L  Q P   N Q  V D F    T C   L Q C  A  S  G C  . . R   C    S I R  H G E C V E Y V K S F N . . I P L L V L G G    T V R N   R C W T Y E T S L  V E . . . .  

Hs_Hdac4_HDA                                   D                                                                     F   V V  P I   E F  P D  V  V   G      G     L G  Y N L     F                  L    G G   L   I           L L       A A  R T   M   A S   A   V  L  S S  F  A V E  H P T P   G    S A R C  G Y L T K Q L M G L A G . G R I V  A L E   H D  T A  C D A S E A C V S A   G N E L D  

Hs_Hdac5_HDA                                   D                                                                     F   V V  P I   E F  P D  V  V   G      G     L G  Y   T    F                  L    G G   L   I           L L       T A  R T   M   A H   S   V  L  S A  F  A V E  H L S P   G  S V  A R C  G H L T R Q L M T L A G . G R V V  A L E   H D  T A  C D A S E A C V S A   S V E L Q  

Hs_Hdac6_HDA1                                  D                                                                     F   V   P V   E F Q P Q  V  V   G    L  G D     G     T   G F                  L    G G Y  L    A          L L       A A  L H  L L   A L      L  L  A A  F  A  Q   . . P K  E M A A  P A   A Q L T H L L M G L A G . G K L I  S L E    N  R A L  E G V S A S L H T   G . . . .  

Hs_Hdac6_HDA2                                  D                                                                         V  P I   E F N P E  V  V   G      G D    L G   Q     G Y                  L    G G Y  L   I           L L       A A W H R L  L   A Y      L  L  S A  F  A A R   . . P   G C  V S P E   A H L T H L L M G L A S . G R I I  I L E    N  T S  S E S M A A C T R S   G . . . .  
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Hs_Hdac10_HDA                                  D                                                                     F      P    E F D P E  V  V   G      G D     G   Q  T    F                      G G Y  L    A          L L       A A  L H L L L  L A F      L  L  S A  F  S A I   . . P E  Q M  A  P E C  A H L T Q L L Q V L A G . G R V C A V L E    H  E S L  E S V C M T V Q T   G . . . .  
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